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 １ 
초    록 
 
애기장대는 십자화과에 속하며 분자유전학 연구에 적합한 모델 
식물이다. 식물 크기가 작고 세대 기간이 짧으며 통계 분석이 가능한 
많은 씨를 생산할 수 있다. 다른 식물과 비교하여 유전체 사이즈가 
작으며 주로 이배체 특성으로 있다. 비식용 식물을 이용하여 
비의도적으로 환경에 방출되어도 인체에 섭취할 위험성이 낮고, 재배 
조건이 잘 확립되어 있으며 낮은 광원으로 효율적 재배가 가능하다. 
식물공장내의 재배면적을 최대한 활용하여 단위면적당 최적의 
재배량을 확보 가능하다. 다양한 생태형이 존재하여 단백질 발현을 
위한 최적의 생태형 선별이 가능하고, 애기장대 게놈서열 분석완료에 
따른 식물특이 당쇄구조 변이를 위한 유전정보 활용이 용이하다는 
장점이 있다. 이러한 장점으로 인해 식물 생물학의 모든 측면에서 모델 
시스템 역할을 한다. 아그로박테리움은 일시적 유전자 발현을 하기 
위하여 DNA 를 식물 조직에 전달하는 매우 빠르고 간단한 방법이며 
많은 처리량을 자랑한다. 일시적인 발현 실험에 앞서 먼저 1 차적으로 
여러 애기장대 생태형을 대상으로 서로 다른 생태형의 생장 패턴과 
표현형 관찰을 통하여 일차적으로 식물 재조합 단백질 발현 시스템 
적용에 유용한 (유전자 발현 면적 측면을 고려, 식물의 잎이 크고 넓은 
것) 생태형(약 200 여 종)을 선별하였다. 이들 생태형(21 종, Col-0 
포함)을 통제된 배양 환경에서 배양 한 후 잎길이, 잎넓이, 잎면적, 
 
 ２ 
잎자루, 잎의 개수(rosette)을 측정하고 아그로박테리움을 이용한 
일시적 발현 방법을 통한 외래유전자의 도입 효율 및 도입 유전자들의 
단백질 발현 양상을 검증하고자 진행 중에 있다. 
 
주요어 : 애기장대 생태형, 아그로박테리움, 화침법, 단백질 발현, 
형질전환 
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1. 서 론 
 
식물계는 우리 지구의 대부분의 생물 자원과 생태권을 구성한다. 
식물의 거대한 다양성과 다양한 환경에 적응할 수 있는 능력으로 인해 
식물 모델 생물을 연구하는 것은 동물에 대한 연구에 비해 상대적으로 
새로운 접근법이었다.  
1980 년대까지, 식물에 대한 연구는 주로 경제적으로 중요한 작물에 
집중되어 있었고 작물 개선에 의한 수확량 증가 가능성에 국한되어 
있었다. 일부 주요 작물을 포함하여 많은 식물은 대개 반복적인 
DNA 를 포함하는 큰 배수체 게놈(genome)을 가지고 있는 것을 알게 
되었다. 이러한 이유들로 인해 유전 및 분자 연구가 어렵고 식물 
게놈(genome) 분석과 조작을 방해한다고 생각했다. 따라서 식물 
군락을 위한 이상적인 실험 모델 시스템으로 분자 유전 연구를 위한 
단순한 게놈(genome)을 가진 유기체가 필요하였다.  
작은 겨자 잡초인 애기장대(Brassicaceae 계통)는 식물 학자들에게 
적어도 4 세기 동안 함께 하고 반세기 동안 실험적 연구에 사용 
되어왔다 처음 Friedrich Laibach 에 의해 1943 년에 식물 모델 
시스템으로 제안 되었다. 애기장대는 작은 크기(최적 성장 조건 하에서 
5-6 주)와 빠른 생성 시간으로 고전 유전학 실험에 적합 하며, 통제 
된 조건 하에서 잘 자랄 수 있는 능력(토양, 정제된 용매), 높은 
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생산력(식물 당 최대 10,000 개의 종자), 쉽게 돌연변이를 
유지(자가수정) 그리고 이종교배의 장점이 있다. 
고전 유전학을 위한 모델 시스템의 모든 주요 특징들을 가지고 있을 
뿐만 아니라 애기장대는 알려진 고등 식물보다 가장 작은 식물 게놈 
(125Mb)을 가지고 있으며, 분자 연구 및 분자 연구 기반 클로닝을 할 
수 있다. 또한, 애기장대는 아그로박테리움 매개 유전자 전달에 의해 
쉽게 변형 될 수 있는 장점이 있다. 이는 많은 분자 유전 실험을 위한 
좋은 조건이 되었다. 애기장대가 고전적 유전학 연구에 오랫동안 
사용되어 왔지만 그 역할은 체계적으로 연구되어 온 Drosophila 의 
발달 및 대사 과정 분석과 비교 될 순 없었다. 하지만 애기 장대는 
작은 게놈을 가지고 있었기 때문에 고전 유전학을 분자 연구와 
결합시킬 수 있는 잠재력이 있어 가장 많이 연구 된 식물이 되었다. 
애기장대(Arabidopsis thaliana)는 현대 유전학의 최전방에 있다. 
수십 년 간의 연구로 우리에게 식물의 생리와 발달을 알려줬을 뿐만 
아니라 야생 개체군이 어떻게 비 생물 환경에 생물학적으로 적응할 수 
있는지에 대한 통찰력을 제공하였다. 애기장대를 통하여 
GWAS(genome-wide association study)의 주요 이점을 살리게 
되었고 보완적인 forward genetics 의 접근을 가능하게 하였다: 다양한 
생태적 조건 하에서 자연 선택의 산물인 자연계 근친 교잡 계통 
(수령)의 대량 수집을 가능하게 되었다. 이러한 결과로 실험실과 
현장에서 유전형과 표현형을 연결시켜주는 기능을 가능하게 하였다 
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(Aranzana et al., 2005; Atwell et al., 2010; Fournier Level et al., 
2011; Hancock et al., 2011). 
유전적으로 동일한 개체에 대한 분자 데이터(예: RNA 발현, 후성 
유전의 마커) 매커니즘으로 다른 다세포 종에서보다 훨씬 쉽게 밝혀 
질 수 있었고, 이러한 기본 자원으로 서로 다른 현장에서 얻어진 
연구를 통하여 완벽한 게놈 서열을 가진 일련의 수용체임을 알게 
되었다. 애기장대에서 게놈(genome) 다형성의 체계적인 특성 분석은 
인간과 평행을 이루며 노력 하였다 (Birney and Soranzo, 2015). 
식물 연구에서 잎의 전체적인 패턴이 어떻게 형성되는지 그리고 
잎의 시작과 형태 형성의 수준에 대한 많은 의문점이 남아 있었다. 
그러나 지난 10 년 동안, 잎 일대기에서 작용하는 기작은 다른 식물 
종 연구에 의해 얻어졌다 (reviewed in Hake and Sinha 1991; Smith 
and Hake 1992; Sinha et al. 1993; Telfer and Poethig 1994; Tsukaya 
1995; Hall and Langdale 1996; Sylvester et al. 1996; Poethig 1997; 
Brutnell and Langdale 1998; Tsiantis and Langdale 1998; Van 
Lijsebettens and Clarke 1998; Scanlon 2000; Byrne et al. 2001). 
 이 문제를 조명하고 발표 된 연구의 대부분은 잎의 개체 발생과 
관련된 유전자의 동정하여 돌연변이를 분리함으로써 잎의 발생 원인을 
분석했다. 그럼에도 불구하고, 다양한 잎 구조는 실험적으로 변형된 
돌연변이와 자연 종의 다양한 종류에서도 발견 되었다. 특정 변이 
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연구의 다양한 시스템 범위와 식물 기원 형성을 제어하는 유전자를 
확인하기 위한 연구에 접근하기 시작했다. 
 자연적 변이에 대한 연구는 모델 시스템인 애기장대에서 일부 발달 
과정의 유전적 기초를 분석하는데 유용하다는 것이 증명되었다. 
애기장대 이종교배 자손의 분석은 유전자 조사의 큰 공헌을 남겼는데 
이는 특정 형질이 다른 생태형(ecotype)이라고 불린다.  
이러한 접근은 FLOWERING ALTERED 와 같은 개화시기를 
제어하는 단일 유전자를 동정 할 수 있었고 (FLA; Lee et al. 1993), 
또한 FRIGIDA 라고도 불렀다 (FRI; Clarke and Dean 1994; Sanda et 
al. 1997; Johanson et al. 2000); AERIAL ROSETTE (ART); 그리고 
ENHANCER ROSETTE (EAR; Grbic and Bleecker 1996). 또한, 
양적 형질 유전자좌 (QTL) 분석은 일부 발달 과정에 관여하는 새로운 
유전자의 동정에 유용함을 보였는데 EARLY DAY-LENGTH 
INSENSITIVE (EDI), FLOWERING F (FLF), FLG, FLH (Alonso 
Blanco et al. 1998), 개화시기에 영향을 미치는 ROSETTE LEAF 
NUMBER (RLN1–RLN5) loci (Clarke et al. 1995), vernalization 
responsiveness(춘화처리 민감성)에 영향을 미치는; REDUCED 
TRICHOME NUMBER gene (RTN; Larkin et al. 1996), 식물 생장과 
관련된 잎의 trichomes 수에 영향을 미치는; 종자 올리고당 저장 
능력에 영향을 미치는 4 개의 QTL [Bentsink et al. 2000; ESPRESSO 
(ESP), ANDANTE (AND), NON TROPO (NOT), RALENTANDO 
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(RAN)]; circadian rhythm 에 영향을 미치는 QTL (Swarup et al. 
1999); 종자 크기에 영향을 미치는 11 개의 유전자좌 (Alonso-
Blanco et al. 1999); 여러 가지 꽃과 관련된 11 QTL (Juenger et al. 
2000); 화서 발달 형질에 대한 110 QTL (Ungerer et al. 2002); 빛과 
호르몬 반응에 영향을 미치는 12 QTL (Borevitz et al. 2002) 등을 
알게 되었다. 
분자 기술의 발달과 게놈 프로젝트가 제공하는 정보와 함께 QTL 
간격의 Mendelization 을 가능하게 했다. 이것은 기본 유전자의 위치를 
복제하는 도구의 역할을 했다. 예로 토마토의 fw2.2 유전자와 
애기장대의 EDI locus, QTL 의 CRYPTOCHROME2 (CRY2) 유전자의 
새로운 대립 유전자로 밝혀졌다 (El-Din El-Assal et al. 2001). 
개화 시기, 옥신 반응, 일주기성, 자스몬산 반응, 살리신산 반응, 빛 
반응, 추위 스트레스와 같은 다양한 형질의 자연적인 변이에 대해서도 
많은 연구가 이뤄지고 있다. 2013 년에 발표된 Perez and Perez 의 
논문에서는 전체 188 종류의 애기장대 생태형의 영양 잎 구조의 
변이에 관하여 연구해왔으며 잎자루 길이, 잎 가장자리 형태(marginal 
configuration), 전체 엽육 형태를 근거로 14 개의 표현형 그룹을 
정량적으로 분류했다. 2006 년에 발표된 Schmuths 의 논문에서는 73 
종류의 애기장대 생태형의 발아율에 관한 변이에 대해 연구하였다 
애기장대 생태형에서 형질전환이 성공적으로 일어났을지라도 Ler-
0 와 C24 와 같은 다른 생태형에서는 형질전환이 효율적으로 일어나지 
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않았다 (Clough and Bent, 1998, Ghedira et al., 2013). 따라서 
애기장대  형질전환의 효율은 형질전환 방법뿐만 아니라 생태형의 
종류 및 각 생태형의 생리학적인 특징에 의해서 결정된다. 생태형을 
선발할 경우 형질전환 효율이나 단백질의 생산면에서 매우 적합한 
생태형을 찾을 수 있을 것이다. 아그로박테리움에 대한 애기장대의 
화합성과 민감성은 생태형마다 다르며 그 결과로서 아그로박테리움을 
이용해 유전자를 형질전환 시키는 화침 방법(floral dip)의 효율성 또한 
생태형마다 다를 수 있다. 아그로박테리움에 대한 화합성과 민감성의 
자연적인 변이는 아직 연구가 잘 되어 있지 않다. 따라서 애기장대 
생태형에서 화침 방법(floral dip) 형질전환의 효율성에 관한 연구는 
아그로박테리움에 대한 화합성과 민감성의 자연 변이에 대한 지식을 
쌓는데 매우 중요할 뿐만 아니라 현재 많은 노동력과 특이적 유전자 
형질전환을 위해 많은 양의 고품질 종자 및 선택 배지를 필요로 하는 
생태형의 낮은 형질 전환율을 극복하기 위한 새로운 애기장대 
생태형을 발굴하는데도 중요하다. 커다란 잎을 지닌 고효율의 생태형을 
찾는다면 아그로박테리움과 다른 벡터 시스템을 사용한 일시적 발현 






2. 실험 재료 및 방법 
2.1 식물 재료 및 생장 조건 
애기장대 종자 21 종의 종자는 선행 연구과정에서 국립농업과학원 
등으로부터 확보하여 소속 기관에서 보관중인 종자를 실험에 
사용하였다 (표 1 참조). 
애기장대 종자는 파종 전 클린 벤치에서 3 분간 표면살균 (70 % 
에탄올, 0.05 % Triton X-100)한 후, 멸균된 여과지 위에서 10 분간 
건조시켰다. 이 후, 종자를 0.5X MS 배지(1.1 g/L Murashige and 
Skoog nutrient mix [Duchefa], 1 % sucrose, pH 5.7, 0.8 % 
agarose)에 파종 후, 마이크로포어 테이프로 밀봉하고 호일로 감싸 
빛을 차단한 후 약 3 일 동안 4 ℃에서 저온처리 하였다. 저온처리 후, 
호일을 제거하고 25℃ 배양실에서 광주기 16 시간/8 시간 
(광/암)으로 일주일 동안 배양하였다. 발아 후 7~10 일이 지난 
유식물은 상토(SUNGROW #4,)로 옮긴 후, 같은 조건에서 배양하며 





2.2 애기장대 표현형 분석 
표현형 측정은 발아 후 3 주된 식물체의 각 부위를 사진으로 찍은 
후, ImageJ 프로그램을 이용하여 잎 길이, 잎자루 길이 등을 
분석하였다. 로제트(rosette) 잎 개수는 직접 측정하였고, 
생체량(fresh weight)은 식물체의 지상부 무게를 측정하였다. 측정한 
결과값들의 통계처리는 엑셀(Excel, Microsoft)을 이용하였다.  
2.3 애기장대 형질 전환체 제작 
발아 후, 약 5 주간 배양한 애기장대 생태형 21 종을 형질전환에 
사용하였다. 형질전환에는 GUL1::GUL1-GUS 재조합 DNA 를 
사용했고, 재조합 DNA 를 포함하는 아그로박테리움(Agroacterium 
tumefaciens GV3101)을 항생제(50 ㎍/mL kanamycin, 25 ㎍/mL 
rifampicin, 25 ㎍/mL gentamycin)를 포함하는 액체 YEP 
배지(배지조성 첨가: 1 % yeast extract, 1 % tryptone peptone, 0.5 % 
NaCl, pH 7.0 ) 100 mL 에 하루 동안 배양하였다. 배양액의 흡광도를 
측정하여 OD600= 0.8 이 되었을 때, 배양을 멈추고 원심분리기를 
이용하여 (3,000 rpm, 10 분) 세포들을 수확했다. 수확한 세포들은 5% 
sucrose 용액에 부드럽게 현탁시키고, 0.02% Silwet L-77 (vol/vol)을 
섞어주었다. 애기장대 형질전환은 화침법 (floral-dipping; Xiuren 
Zhang et al., 2006)을 사용했고, 형질전환 직후 플라스틱 덮개를 씌워 
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식물 건조를 방지하였다. 다음날, 덮개를 제거하고 배양실로 옮긴 후, 
3 일 후 장각(siliques)을 제거하고 화침법으로 한번 더 형질전환 
시켰다.  
2.4 애기장대 형질전환체 선별 및 형질전환 효율 측정 
형질전환 시킨 애기장대(T0 세대)를 한달 정도 배양한 후, 종자를 
수확하여 형질전환체 선별에 사용하였다 (T1 세대). 수확한 종자는 
상온에서 10 일간 건조시킨 후, 항생제(50 ㎍/mL hygromycin, 100 
㎍/mL carbenicillin, 10 ㎍/mL Basta)를 포함하는 0.5X MS 선별 
배지에 표면살균 후, 약 1,000 개를 파종하고 5 일 후 발아한 종자수를 
측정하고, 다시 5 일 후에 새롭게 발아한 종자수를 측정하여 
형질전환율을 결정하였다. 반복 실험은 표현형 분석결과, 측정값 상위 
6 종의 생태형에 대해서 1 차때와 동일한 조건으로 진행하였다. 
2.5 식물 단백질 추출 
단백질 추출은 발아 후, 5 주된 애기장대 전체 로제트 잎을 
사용하였다. 수확한 잎 전체를 액체 질소 하에서 곱게 갈아준 후, 
0.03g 조직 분말과 50 uL RIPA 버퍼(125 mM Tris pH 7.6, 750 mM 
NaCl, 5% NP-40, 5% sodium deoxycholate, 0.5% SDS)를 1.5 mL 
마이크로 튜브에 옮긴 후, 얼음에서 10 분간 처리하였다 이 후, 
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원심분리(13,000 rpm, 4℃, 10 분)를 통해 분리된 상층액을 새 튜브로 
옮겨 얼음에 보관하였다. 브래드포드법을 이용하여 단백질 농도를 
측정하고, 동량(12 ㎍)의 전체 단백질을 5x 단백질 sample 버퍼 (60 
mM Tris-HCl (pH 6.8), 25% glycerol, 2% SDS, 14.4 mM 2-
mercaptoethanol, 0.1% bromophenol blue)와 혼합한 후, 95℃에서 
10 분간 처리하고 12% SDS-PAGE 에서 단백질들을 분리하였다. 
전기영동이 끝나 겔은 Coomassie blue 염색용액(0.1 % Coomassie 
Blue G-250, 50% methanol/ 10% acetic acid)으로 40 분간 염색하고, 
세척 후 탈염색용액 (40 % methanol, 10 % glacial acetic acid)으로 












3. 결    과 
3.1 단백질 발현에 최적 애기장대 생태형 선별을 위한 
애기장대 선발 
 
단백질 발현에 적합한 애기장대 생태형 선별을 위해, 먼저 선행 
연구과정에서 225 종의 다른 애기장대 생태형의 발달 패턴을 분석하고 
성장 속도, 잎의 개수, 잎의 크기 등에 따라 분류하였다. (자료미제시) 
각각의 종자를 지역별 특성에 따라 분리한 후 문헌조사를 통하여 
생태형 별 생장 차이를 체크 하였다 28 개 생태형 잎이 큰 형태를 
보였고, 그 중 4 개는 잎이 큰 동시에 잎의 수가 비교적 많았다 
(자료미제시). 잎이 크거나, 수가 많은 생태형은 평균적으로 생장 
속도가 비교적 느리고 종자를 적게 맺었다. 따라서 잎이 크고 수가 
많은 생태형 중 생장속도가 가장 빠른 애기장대 생태형을 분석한 후 
이들 중 21 종을 최종 실험 대상으로 결정해 이 후 실험을 진행 
하였다 (자료미제시). 
애기장대의 서로 다른 생태형의 생장 패턴과 표현형 관찰을 통하여 
일차적으로 식물발현 시스템 적용에 유용한 (유전자 발현 면적 측면을 
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고려 식물의 잎이 크고 넓은 것) 생태형들 (21 종, Col-0 포함)을 
선별하여 이들 생태형들을 통제된 환경에서 키워 아그로박테리움을 



























3-2 애기장대 생태형별 잎 크기 분석 
3-2.1 애기장대 생태형별 잎 길이 분석 
저온에서 이틀 처리 후 배양실로 옮기고 플레이트에서 발아를 확인 
한 다음 토양으로 옮긴 후 1 주된 식물체들의 평균 잎 길이(leaf 
length)는 대부분 0.6 ㎝를 넘었고, 발아 후 2 주가 되었을 때 생태형 
370.1, 610.1, 528.1 의 잎 길이는 0.9 ㎝를 넘는 것으로 측정되었다 
(그림 1). 
21 종 생태형의 잎 길이의 평균과 중간값은 각각 0.84 cm 와 0.85 
cm 였다. 측정된 생태형들 중 상위 20 %의 평균 잎 길이는 1.03 
cm 였으며, 하위 20 %의 평균은 0.61 cm 로 나타났고, 최상위값을 















































그림 1. 애기장대 생태형의 형태학적 잎길이 표현형. X축 애기장대 생태형. Y축 





















그림 2. 애기장대 생태형을 하프 MS 플레이트에서 토양으로 이식 한 후 1 
주후에 찍은 사진. 잎길이가 긴 생태형 순서. Col-0 컨트롤. 스케일바 1cm  
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3-2.2 애기장대 생태형 잎 가로 분석 
21 종 생태형의 평균 잎 너비는 0.57 cm 였고, 중간값은 0.57 cm 로 
확인되었다(그림 3). 측정한 생태형들 중 상위 20 %의 평균 잎 너비는 
0.71 cm 였고, 하위 20 %의 평균은 0.47 cm 였으며, 최상위값을 보인 


















































그림 3. 애기장대 생태형의 형태학적 잎가로 표현형. X축 애기장대 생태형. Y 





그림 4. 애기장대 생태형을 하프 MS 플레이트에서 토양으로 이식 한 후 1 주 
후에 찍은 사진. 잎가로가 긴 생태형 순서. Col-0 컨트롤. 스케일바 1cm.  
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3-2.3. 애기장대 생태형 잎자루 길이 분석 
21 종 생태형의 평균 잎자루 길이는 0.51 cm 였고, 중간값은 0.49 
cm 로 확인되었다 (그림 5). 측정한 생태형들 중 상위 20%의 평균 
잎자루 길이는 0.69 cm 였고, 하위 20%의 평균은 0.36 cm 였으며, 
최상위값을 보인 생태형(435.1)과 최하값의 생태형(517.1)간 차이는 
0.4 cm로 확인 되었다 (표 4). 애기장대 생태형 잎자루 길이는 435.1, 


































































그림 5. 애기장대 생태형의 형태학적 잎자루 표현형. X축 애기장대 생태형. Y







그림 6. 애기장대 생태형을 하프 MS 플레이트에서 1 주 후 토양으로 이식 한 
후에 찍은 사진. 잎자루 길이가 긴 생태형 순서. Col-0 컨트롤. 스케일바 1cm 
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3-2.4. 애기장대 생태형 잎면적 분석 
 
단백질 발현에 최적 생태형 선별을 위해서 유전자 발현 면적을 고려 
하여 생태형들의 로제트 잎 면적을 확인하였다. 
잎길이와 잎자루에서 결과와 마찬가지로 잎 면적에서도 애기장대 
370.1 생태형이 잎 면적이 가장 넓고 상위권임을 확인하였으며 생태형 
Col-0 는 여전히 하위권에 있는 것을 확인하였다 (그림 7). 잎 면적이 
넓은 생태형 순서는 370.1, 497.1, 435.1 임을 확인하였다 (그림 8). 
21 종 생태형의 평균 잎면적은 0.4 cm2 였고, 중간값은 0.39 cm2 로 
확인되었다. 측정한 생태형들 중 상위 20%의 평균 잎면적은 0.55 
cm2 였고, 하위 20%의 평균은 0.24 cm2 였으며, 최상위값을 보인 
생태형(370.1)과 최하값의 생태형(526.1)간 차이는 0.41 cm2 로 확인 















































그림 7. 애기장대 생태형의 형태학적 잎면적 평균 크기. X축 애기장대 생태
형. Y축 면적 크기. 각 막대는 잎면적 평균 면적을 나타냄. 평방 센티미터 








그림 8. 애기장대 생태형을 하프 MS 플레이트에서 토양으로 이식 한 후 1 주 





3-3 로제트 잎 개수 및 생체량 분석 
3-3.1 애기장대 생태형 로제트 잎 개수 분석 
21 종 생태형의 평균 로제트 잎 개수는 7.7 개 였고, 중간값은 
7.8 개로 확인되었다 (그림 9). 측정한 생태형들 중 상위 20%의 평균 
로제트 잎 개수는 8.7 개 였고, 하위 20%의 평균은 6.8 개 였으며, 
최상위값을 보인 생태형 (497.1)과 최하값의 생태형 (398.1)간 
차이는 3.2 개로 확인 되었다 (표 6). 애기장대 생태형 로제트 잎 









































그림 9. 애기장대 생태형의 형태학적 평균 로제트 잎 개수. X축 애기장대 생
태형. Y축 로제    트 잎 개수. 각 막대는 로제트 잎 개수 평균을 나타냄. 단






3-3.2 애기장대 생태형 생체총량 분석 
21 종 생태형의 평균 생체총량은 4.96 g 이고, 중간값은 5.34 g 으로 
확인되었다 (그림 10). 측정한 생태형들 중 상위 20%의 평균 
생체총량은 8.03 g 이고, 하위 20%의 평균 생체총량은 2.11 g 
이였으며, 최상위값을 보인 생태형 (498.1)과 최하값의 생태형 (Col-
0)간 차이는 8.47 g 으로 확인 되었다 (표 7). 
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그림 10. 애기장대 생태형의 형태학적 생태총량. X축 애기장대 생태형. Y축 
생체총량. 각 막대는 생체총량을 나타냄. 생태형 (374.1, 472.1, 590.1) 측정











3-4 애기장대 생태형별 단백질 함량 
21 종 생태형 잎의 1 g 당 평균 단밸질 양은 5.85mg 이고, 중간값은 
5.6 mg 으로 확인되었다 (표 8). 측정한 생태형들 중 상위 20%의 1 g 
당 평균 단백질 양은 7.99 mg 이며, 하위 20%의 평균은 4.49 g 
이였으며, 최상위값을 보인 생태형(604.1)과 최하값의 생태형 













































그림 11. 애기장대 생태형의 1 g당 단백질 양. X축 애기장대 생태형. Y축 단













그림 12. 애기장대 생태형 전체 단백질의 SDS-PAGE 젤 비교. 50KDa 




3-5 생태형 형질전환 효율 분석 
생태형에 따른 형질전환 효율 측정은 보유하고 있던 GUL1::GUL1-
GUS 재조합 DNA (그림 13)를 화침법을 통해 형질전환 시킨 후, 
항생제 저항성을 나타내는 발아 종자수를 측정하는 과정으로 
진행되었다.  
21 종 생태형 형질전환 효율은 평균 0.75 % 확인되었다 (표 9). 
측정한 생태형들 중 상위 20%의 평균 형질전환은 1.67 %이며, 하위 
20 %의 평균은 0.32 % 였으며, 최상위값을 보인 생태형(449.1)은 
2.8 % 이며, 최하값의 생태형 (472.1)은 0.1 % 로 확인 되었다 (그림 
13). 형질전환 후 배양실에서 배양하는 과정에서 생태형 (497.1, 
604.1, 610.1, 498.1, 590.1, 546.1, 620.1) 7 종이 씨가 맺지 않으며 














































4. 논    의 
21 종의 애기장대 생태형의 수집된 결과는 생태형들 사이에서 
로제트 잎 구조뿐만 아니라 잎의 형태와 크기에 존재하는 우수한 
표본을 구성한다. 아마도 이 다양성의 일부는 개화 시점의 다양성으로 
인해 발생했을 것이며, 이는 지속적으로 생성되는 로제트 잎 수에 
차이를 유발했을 것이다. 또한 잎의 형태 형성을 조절하는 유전자의 
활성도의 차이는 식물의 잎 모양과 크기, 형질의 자연적 변화를 보일 
것이며 표현형의 다양성도 환경에 의해 영향을 받는 몇몇 유전자의 
공동 작용 때문일 것이다. 환경적인 기질들인 빛, 온도 및 습도 등을 
통제함으로써 환경적 표현형 변이를 줄임으로써 연구중인 형질의 
유전적 구성 요소를 풀어 낼 수 있다. 
 몇몇 생활사 형질의 inter- and intra ecotypic 변이성에 관한 
연구가 있는데 예를 들어, 잎 원시 발달의 타이밍 및 조절 된 배양 
조건 하에서 성장한 애기장대에서의 잎의 수의 관한 연구가 있다 
(Dobrovolna 1967; Zwanet al. 2000). Karbe 와 Röbbelen (1968)은 
비슷한 결과를 얻었는데 Rosette 높이와 잎의 수, 모양, 가장자리 구성 
및 색을 연구 하였다. 
 잎 성장은 5 단계가 함께 상호 연결 단계의 연속이다: 개시 단계, 
일반적인 세포 분열 단계, 전이 단계, 세포 확장 단계 및 
유사분열조직의 분열 단계이다 (Nathalie Gonzalez et al., 2012). 
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식물 기관의 성장에 중요한 매개 변수 두 가지가 있다: 세포 수와 
세포 크기이다.  
이 두 가지 변수에 따라 식물은 기관 크기와 모양이 변경되어 
나타난다. 예를 들어, AINTEGUMENTA 유전자를 과 발현 시킨 
식물에서는 세포 분열 속도의 증가와 큰 식물 기관을 
만들었다(Mizukami and Fischer, 2000). 대조적으로 axr2 돌연변이 
식물체에서는 세포 수는 유지하였지만 세포 크기와 식물 기관 크기는 
줄어들었다(Timpte et al., 1992). 세포 크기는 세포질 배수 수준과 
배수 수준의 증가와 연결되어 있다. 예를 들어 4 배체 식물에서는 더 
큰 세포로 이어지고 더 큰 기관을 가진 식물에 이르게 
한다(Kondorosi et al., 2000). 
광형태 형성의 유전적 조절에 따라 잎과 잎자루의 차이가 있다. 광 
수용체인 피토크롬 (Phytochrome)은 많은 식물종에서 잎의 확장과 
잎자루의 신장을 조절한다 (McLaren and Smith 1978, Morgan and 
Smith 1979, Child et al. 1981, Duke and Lane 1984). 애기장대는 
광주기 말기에 far-red light 으로 조사 될 때, shade-avoidance 
syndrome 을 보이고 잎자루의 신장과 잎몸이 충분히 전개되지 않는다 
(Goto et al. 1991). 이것으로 보아 잎의 잎자루와 잎몸의 발달이 
애기장대에서의 성장 조절 phytochrome-mediated (Phymediated) 
메커니즘에 의해 다르게 영향을 받는다는 것을 알려준다. 
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잎의 질량의 증가는 잎 면적 또는 잎이 두꺼워지기 때문이다; 총 잎 
질량의 증가는 잎 면적 성장과 잎 두꺼움의 질량 증가량의 합이다 
(Sarathi M. Weraduwage et al., 2015). 
아그로박테리움 형질전환방법 중 화침방법은 쉽고 저렴하며 빠른 
프로토콜로 인해 가장 자주 사용한다. 그럼에도 불구하고 모든 
애기장대 생태형에서 효율적이지는 않다. 뿌리를 이용한  
형질전환에서는 애기장대 생태형 C24 와 Wassilewskija (Ws)는 
효율적으로 형질 전환되며, Landsberg erecta (Ler)와 Columbia 
(Col-0)는 C24 와 Ws 만큼 효율적이지 않다 (Valvekens et al. 1988; 
unpublished results). 반면, Col-0 은 화침방법으로 효율적으로 형질 
전환되지만 애기장대 생태형 Ler 은 10 배에서 100 배 낮은 비율로 
형질전환 된다 (Clough and Bent 1998). 
애기장대 생태형별 측정 자료를 종합하여 보면 잎 길이에서 가장 긴 
생태형 370.1 이 페티올 길이에서 상위권에 있으며 잎 면적에서도 
가장 길고 형질전환 효율에서 상위권임을 알 수 있었다. 생태형 
435.1 은 잎 가로와 페티올 길이에서 가장 긴 것으로 확인되며 잎 
면적, Rosette 개수 그리고 생체총량에서 상위권에 있음을 확인 하였다. 
생태형 497.1 은 Rosette 개수에서 가장 많은 잎 수를 가지고 있으며 
잎길이, 잎 가로, 잎면적, 생체총량, 그리고 단백질 양에서 상위권에 
있는 것을 알게 되었다. 마지막으로 생태형 604.1 은 단백질 양에서 
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가장 높고 생체총량 Rosette 잎 개수에서 상위권에 있는 것을 
확인하였다. 
재조합 단백질 발현 시스템 적용에 유용한 (유전자 발현 면적 
측면을 고려, 식물의 잎이 크고 넓은 것) 생태형 (21 종, Col-0 
포함)을 선별 후 잎길이, 잎넓이, 잎면적, 잎자루, 잎의 
개수(rosette)을 측정과 아그로박테리움을 이용한 일시적 발현 방법을 
통한 외래유전자의 도입 효율 및 도입 유전자들의 단백질 발현 양상을 
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Arabidopsis thaliana is a model plant for molecular genetics 
research belongs to the Brassicaceae. Arabidopsis are smaller in 
size and has relatively shorter periods, and they can produce many 
seeds that is also useful in the statistical analysis. The genome has 
relatively smaller size, and has diploid characteristics compared 
with other plants. Even with the unintended expose of the plant to 
the environment, it is at low risk of intake to the body, because of 
its ‘non-edible’ status. Also, the growing conditions are well 
established, and it is possible to grow efficiently even with low light. 
By maximizing the cultivated area in the plant factory, it is possible 
to establish the most efficient productivity per unit area. It is 
possible to select the most efficient ecotype for protein expression 
because there are many types of ecotype exist. Furthermore, there 
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is advantage of identify the plant-specific sugar chain structure 
because full genomic sequence is already known. For these 
advantages, the model plant plays important roles in all aspects of 
plant biology. Agrobacterium is a remarkably time-efficient and 
simple method for delivering DNA into plant tissue to a transient 
gene expression and boasts a high throughput. Prior to the transient 
expression experiments, approximately 200 of applicable transient 
expression ecotypes are selected by observing ecological growth 
patterns and phenotype for different Arabidopsis ecotypes. 
(increase in size of the leaf assumed to produce more protein). It is 
still in process of verifying the transient expression of the protein 
expression efficiency, under growth room system of culture using 
Agrobacterium. 
 
Key words : Arabidopsis ecotype, Agrobacterium tumefaciens,, Floral 
dip, Protein expression, Transformation 
Student number : 2015-22635 
 
 
  
